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Выводы. При сравнении экспрессионных профилей МПК и культуры клеток 

Daudi отмечена сходно высокая экспрессия кластера генов, связанных с активно-

стью циклин-зависимых киназ – регуляторов клеточного цикла. Культура клеток 

Daudi отличается повышенной, относительно МПК экспрессией генов циклин-

зависимых киназ CDC 2, 4, 5, 9, 10. Сходно в МПК и Daudi экспрессируются гены 

циклинов D1 и E1 и ингибитора циклин-зависимой киназы CDCI1A. 
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Процесс соматической рекомбинации предшествует соматическим гипер-

мутациям и инициирует активацию фермента цитидиндезаминазы. Реаранжиро-

ваки генов тяжѐлых цепей иммуноглобулинов исследуются с применением по-

лимеразной цепной реакции [1, 2]. Данный метод нашѐл широкое применение 

для диагностики лимфопролиферативных заболеваний. Накоплено большое  

количество экспериментальных данных по описанию ПЦР-картины для мо-

ноклональных популяций В-лимфоцитов, характерных для лейкозов и лимфом. 

В 1999-2005 гг. исследование процессов соматической рекомбинации генов тя-

жѐлых цепей иммуноглобулинов и Т-клеточного рецептора (TCRD, TCRG) при 

острых лимфобластных лейкозах проведено в Республике Беларусь и у пациен-

тов с острым лимфобластным лейкозом [3]. 

Топография реаранжировок генов тяжѐлых цепей иммуноглобулинов про-

водилось с праймерами набора ISH Somatic Hypermutation Assay (In Vivoscribe 

Technologies, USA) после тестирования качества ДНК праймерами Specimen 

Control Size Ladder. Образуемые ампликоны отражают весь вариабельный домен 

с FR1 и до окончания J-региона, FR2-JH и FR3-JH фрагменты. Экстракция ДНК 

проводилась из клеточного материала набором «Нуклеосорб-В» (РФ). Спектр 

образуемых ПЦР-продуктов исследовался с помощью агарозного гель-электро-

фореза. Электрофореграммы фотографировались цифровой фотокамерой с раз-

решением 14 мегапикcелей, сохранялись в формате .jpg и анализировались с ис-
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пользованием пакета программ GelAnalyzer. Для исследования частоты встреча-

емости признака использованы критерий Хи-квадрат с поправкой Йейтса (уро-

вень статистической значимости p<0,01) и точный критерий Фишера (уровень 

статистической значимости p<0,05). 

Все исследованные образцы (n=46), как полученных от пациентов с хрони-

ческим вирусным гепатитом С (ХВГС), инфекционным мононуклеозом, так и от 

здоровых добровольцев имели поликлональную картину генных реаранжировок. 
Из всех 46 изученных образцов 5 (причѐм, 3 из них относились к группе здоро-

вых добровольцев) отличались выраженными признаками клональности. Все по-

лосы содержали крупные фрагменты результатов соматической рекомбинации 

(свыше 390 нп). Более половины образцов, полученных от здоровых лиц (15 из 

22 оцифрованных) имели фрагмент, соответствующий переключению аллели.  

Одной из задач исследования ставилось описание паттернов поликлональ-

ной соматической рекомбинации для выявления иммунологического полимор-

физма и индивидуальной вариативности, гетерогенности популяции по данному 

признаку. Наиболее постоянный, устойчивый характер носили продукты не-

большого размера в диапазоне от 80 до 120 пар оснований. Были отмечены  

образцы, без яркой полосы в диапазоне 350-400 пар оснований, а большинство 

реаранжировочных продуктов отмечалось в интервале 80-250 пар оснований  

с наиболее интенсивными пиками в районе 100 и 250 нуклеотидных пар [2, 5]. 

Таким образом, исследование соматической рекомбинации в популяциях B-лим-

фоцитов здоровых добровольцев выявило вариантный характер генных реаран-

жировок: первая форма отличалась преобладанием FR1-JH-фрагментов; вторая, 

наоборот, не характеризовалась преобладанием полных продуктов V(D)J-реаран-

жировок (рис.). Для большинства поликлональных образцов фрагменты порядка 

250 пар оснований, соответствующие FR2-JH-фрагменту, совпадали по размеру 

с полным FR1-JH фрагментом [5]. 

Во всех исследованных образцах было выявлено присутствие высокомоле-

кулярных фрагментов, соответствующих неэффективным формам соматической 

рекомбинации или переключению аллели. Ряд образцов имел выраженные фраг-

менты, кратные по длине главному реаранжировочному продукту, размерами 

около 750 и 1500 нп. Полоса, размером около 1500 пар оснований может соответ-

ствовать переключению аллели в процессе соматической рекомбинации (табл.). 

Характеристика соматической рекомбинации пациентов с инфекционным  

мононуклеозом, ХВГС-инфекцией и здоровых лиц 

Исследованные 

группы 

n 

образцов 

Тип рекомбинации Фрагмент 1500 нп 

1-й 2-й тип Есть Нет 

Здоровые лица 22 17 5 15 7 

ИМ 10 2 8* 5 5 

ХВГС-инфекция 10 3 7** 1*** 9 

* – встречается достоверно чаще, чем у здоровых лиц; ** – встречается достоверно чаще, 

чем у здоровых лиц; *** – встречается достоверно реже, чем у здоровых лиц. 

 

При выделении форм соматической рекомбинации фореграммы оцифровы-

вались в программе GelAnalizer [5]. В полученных значениях абсолютной ярко-
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сти выделялись пики, далее они сопоставлялись между собой. Критерием отне-

сения к первой группе соматической рекомбинации было преобладание яркости 

FR1-JH к FR2-JH более, чем в 1,5 раза. Большинство из оцифрованных образцов 

от здоровых лиц (77,3 %) относились к первому типу. Для пациентов с ХВГС  

и инфекционным мононуклеозом второй тип рекомбинации отмечался чаще, чем 

у здоровых лиц: 8 из 10 образцов (80 %) с ИМ относились ко второму типу ре-

комбинации (критерий Хи-квадрат с поправкой Йейтса 7,13 (p<0,01), точный 

критерий Фишера (двусторонний) 0,0056); 7 из 10 образцов с ХВГС также имели 

схожую ПЦР-картину (критерий Хи-квадрат с поправкой Йейтса 4,69 (p<0,05), 

точный критерий Фишера (двусторонний) 0,0018). Длинный фрагмент длиной 

1500 нп был выявлен только в 2-х образцах (20 %) с ХВГС (достоверно реже, 

чем у здоровых лиц: критерий Хи-квадрат с поправкой Йейтса 7,13 (p<0,01), 

точный критерий Фишера (двусторонний) 0,0039) (рис.). 

 

Рис. Различие картин соматической рекомбинации в поликлональных популяциях  

B-лимфоцитов 

 

Напротив, при инфекционном мононуклеозе распределение было 5 к 5.  

У здоровых добровольцев большой фрагмент, трактуемый, как переключение 

аллели, наоборот, встречался чаще: 15 образцов из 22 оцифрованных (68,2 %), 

что можно соотносить с нормой. Учитывая эти 2 фактора (таблица), можно сде-

лать вывод о характерных чертах поликлональной картины соматической ре-

комбинации при ХВГС-инфекции: топография соматической рекомбинации па-

циентов с ХВГС-инфекцией сопровождается более частой, чем в норме, второй 

формой соматической рекомбинации. И значимо более редким наличием крат-

ных полному продукту рекомбинации элементов (переключением аллели). 
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Выводы. Исследование соматической рекомбинации в популяциях B-лим-

фоцитов здоровых добровольцев характеризуется 2 формами генных реаранжи-

ровок: первая форма отличалась преобладанием FR1-JH-фрагментов; вторая, 

наоборот, не характеризовалась преобладанием полных продуктов V(D)J-реаран-

жировок. Топография клонального статуса характеризуется высоким содержани-

ем высокомолекулярных продуктов рекомбинации, в том числе – кратных FR1-

JH фрагменту, соответствующих неэффективным формам соматической реком-

бинации или переключению аллели. Топография соматической рекомбинации 

пациентов с ХВГС-инфекцией сопровождается более частой, чем в норме, вто-

рой формой соматической рекомбинации. И значимо более редким наличием 

кратных полному продукту рекомбинации элементов (переключением аллели). 
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Ожоговые раны инфицируются аэробными, факультативно анаэробными  

и анаэробными микроорганизмами экзогенным путем вследствие нарушения це-

лостности травмированных участков кожи и слизистых оболочек [1, 5]. Раневой 

экссудат является благоприятной питательной средой для размножения бактерий 

и нагноения ран, что увеличивает продолжительность и тяжесть течения ожого-

вой болезни, риск развития генерализованных форм инфекции [1, 4].  

В профилактике инфекционных осложнений ведущее место принадлежит 

антибактериальной терапии [2, 4]. В то же время, гноеродные микроорганизмы 

устойчивы к ряду антибиотиков, что необходимо учитывать при назначении со-

ответствующих лекарственных средств [2, 3].  

Цель исследования состояла в определении резистентности к антибиотикам 

микроорганизмов, изолированных из ожоговых ран. 


